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Probabilidad de detección
de pedigrees erróneos mediante
polimorfismos bioquímicos
en razas caninas españolas
RESUMEN PALABRAS ClAVE
Mediante técnicas convencionales de electroforesis,
se realiza un estudio poblacional de once
marcadores genéticos sanguíneos -polimorfismos
bioquímicos- para un total de 484 individuos,
pertenecientes a diez razas caninas españolas.
La información aportada a partir de los valores de las
frecuencias génicas de los once sistemas polimórficos,
nos permite estimar, en cada una de las razas, las
probabilidades de detección de errores en el pedigree.
Considerando los once polimorfismos conjuntamente,
y en el caso de un único individuo analizado por
camada, se obtienen unos valores que oscilan entre el
72,02% para la raza Ca de Bestiar y el 83,02% para la
raza Mastín Español, con un valor promedio del 78,29%
para el conjunto de las razas. La probabilidad de exclu-
sión de falsas filiaciones se incrementa hasta un valor
promedio, para las diez razas, del 92,07%, con unos
valores extremos del 88,55% para Ca de Bestiar y del
94,68% para Mastín Español, si se analizan cinco des-
cendientes por camada.
Se discute asimismo, la relación eficacia/coste de
cada uno de los sistemas de detección (electroforesis
en gel de almidón, en gel de poliacrilamida y bidimen-
sional) en el protocolo de control de parentesco.
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ABSTRACT
A total of 11 genetic loci encoding enzymes and
other blood proteins has been assayed by
conventional techniques al electrophoresis in 484
indiuiduals, belonging to 10 spanisb breeds cf dogs.
In each breed the information provided by the values
al the allelic frequencies in the 11 polymorphic
systems can be used to assess the probabilities to
detect erroneous pedigrees. Using the whole set of tbe
11 polymorpbisms, and in the case 011 individual
analyzed per litter, the values ranged between
72,02% for the "Ca de Bestiar" breed and 83,02% in
the "Mastín Español" breed, with an average al
78,29%. The probabilities to exclude false filiations
increase to an average 0192, O7%lar the 10 breeds,
from 88,55% in "Ca de Bestiar" to 94,68% in "Mastín
Español", if5offsprings are used per litter in the
analysis.
The relationship between the efficiency and the cost
of each system ofdetection (electrophoresis in starch
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152 gel) in polyacrilamyde gel and bidimensional) in the
protocol 01control 01relationship is also discussed.
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INTROOUCCION
El control de parentesco o la filiación incorrecta de
un individuo respecto a unos determinados progenito-
res, es objeto de creciente preocupación para los cria-
dores de perros, sus organismos profesionales, y en
general para cualquier potencial comprador que desee
un determinado animal de pedigree contrastado. La
creciente importancia socio-económica que están ad-
quiriendo determinadas razas caninas, entre ellas algu-
nas españolas, es motivo suficiente para dedicar una
atención especial al tema en cuestión.
Aunque hoy en día, desde el punto de vista técnico,
existe una metodología adecuada para la verificación
de posibles paternidades aducidas en la especie cani-
naO-6J, su utilización de forma rutinaria está lejos de ser
una realidad en nuestro país.
El principio de todas las pruebas de exclusión de
paternidad, con la ayuda de marcadores genéticos -po-
limorfismos bioquímicos-, se basa en que cualquier
alelo cuyo producto detectemos en un individuo, debe
estar presente al menos en uno de los padres. Cuando
esto sucede, el parentesco supuesto es compatible -po-
sible-, en caso contrario es incompatible.
Aunque los polírnorfísmos bioquímicos no pueden
darnos la prueba irrefutable de que un determinado
macho es de hecho el verdadero progenitor del indivi-
duo, ya que siempre existe la posibilidad de que uno
falso pueda poseer, debido al azar, una combinación
de genes compatible con el parentesco, sin embargo,
cuando el número de marcadores genéticos aumenta,
la probabilidad de asignar una falsa paternidad, debida
al azar, disminuye.
Las probabilidades de exclusión no tienen por qué
coincidir en diferentes razas, siendo por tanto inapro-
piado extrapolar los resultados obtenidos en una deter-
minada población hacia otras. Para cada raza la infor-
mación aportada por un determinado polimorfismo
puede ser distinta, ya que depende del número de
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alelas existentes y de los valores de las frecuencias
génicas de los mismos. Un locus génico aportará el
máximo de información cuanto mayor sea el número
de alelas detectados y cuando las frecuencias génicas
de dichos alelas tomen valores intermedios.
Es por esto que presentamos aquí los resultados de
un primer estudio realizado a partir de la información
aportada por once marcadores genéticos sanguíneos
de diez razas caninas españolas.
MATERIAL Y METOOOS
Se han estimado las frecuencias génicas referentes a
once polimorfismos bioquímicos, mediante técnicas
convencionales de electroforesis -electroforesis en gel
de almidón, poliacrilamida y agarosa-poliacrilamida
(bidimensional), con las modificaciones oportunas pa-
ra cada caso'v, en diez poblaciones caninas españolas:
Gas d'Atura, con una muestra integrada por 93 anima-
les, Mastín de los Pirineos (55), Mastín Español (45),
Perdiguero de Burgos (42), Galgo Español (31), Sabue-
so Español (53), Ca de Bestiar (46), Podenco Ibicenco
(71), Podenco Canario (IS) y Podenco Ibérico (33).
Los once sistemas polimórficos analizados han sido
los siguientes: Superóxido dismutasa (Sod), Leucin
aminopeptidasa (Lap), Manosa fosfato isomerasa
(MPI), Albúmina (Alb), Peptidasa-D (Pep-D), Transfe-
rrina (TD, alB-Glicoproteína (rxl B), ccl-Proteasa inhi-
bidor (Pi-1), Pretransferrina-l (Prt-L), Pretransferrina-2
(Prt-2) y Postalbúmina-l (Pa-I).
La expresiónv' que permite estimar la probabilidad
promedio de excluir la presunta paternidad de un ma-
cho, mediante un único sistema compuesto de dos
alelas codominantes (A y B) es la siguiente:
PAE = pAqa (I-pAqa)
donde pA y qs son las frecuencias génicas de A y B
respectivamente.
Existe asimísmow una fórmula general aplicable a
sistemas con "n" alelas codominantes.
P; = ~ pll-pY - Li>i(piPi)2 • [4-3(pi + Pi)]
siendo Pi,j las frecuencias alélicas de los genes i y j
respectivamente.
Si se utilizan "m" sistemas, se puede calcular la pro-
babilidad total o combinada a partir de la siguiente
expresión:
PT = I - (I-p¡)(I-P2) 'oo (I-Pi) oo. (I-Pm,)
Estas fórmulas son válidas para exclusiones de pa-
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(N) corresponde al tamaño de muestra analizado
ternidad a partir de un único descendiente, y pueden
usarse como control de rutina en razas de especies
uníparas.
Sin embargo, en las especies multíparas, como el
perro, podemos obtener una información adicional
utilizando más de un descendiente por camada. La
probabilidad de exclusión es función del número de
cachorros analizados. Dicha probabilidad se optimiza
cuando se dispone de cinco descendientes, a partir de
este número los incrementos de probabilidad son mí-
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154 Tabla 2
MPm=l
m=5
MEm=l
m=5
SEm=l
m=5
¡CBm=l
m=5
10,14
17,25
0,00
0,00
0,00
0,00
Plm=l 4,11 0,00 1;83
m=5 7,72 0,00
nímos'>. Para este tamaño de camada la expresión a
utilizar sería:
P, = 1 + L¡ [p2¡C2-p0]2-2[L¡p2¡(2-p0]2+ 4 CL¡p3¡)2- 4L¡p6¡
simplificándose la fórmula para un loeus génico con
dos alelas a:
Pn = 2pq - 5p2q2+ 6p3q3
RESULTADOS Y DISCUSION
En la Tabla 1 se presentan, para cada raza, con el
análisis de los once polimorfismos bioquímicos, los
valores de las frecuencias génicas obtenidos. A partir
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de dichos valores se calculan las probabilidades pro-
medio de detectar errores de pedigree con cada uno de
dichos sistemas y la probabilidad total combinada para
cada una de las razas. Asimismo se realizan los cálculos
para la exclusión de paternidad en el caso de que se
disponga de cinco cachorros pertenecientes a la misma
camada, tal como muestran las Tablas 2 y 3.
Lógicamente, los sistemas que aportan más informa-
ción son aquellos con frecuencias génicas intermedias
y con un elevado número de alelas. Sin embargo, en la
utilización de los polimorfismos bioquímicos como mé-
todo de rutina para la detección de filiaciones erróneas,
debemos procurar que su relación eficacia/coste sea la
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(A) Probabilidad combinada cuando se analizan los once sistemaspolimóificos. (B) Probabilidad combinada cuando se analizan los cinco
sistemas detectables mediante electroforesis bidimensional (Pi-L, o.l-B, Prt-L y Pa-L). (C) Probabilidad combinada cuando se realiza
electroforesis bidimensional (opción B) y además electroforesis en gel depoliacrilamida que nos detecta el sistema Transferrina.
mayor posible. En la Tabla 3, se dan las probabilidades
combinadas de exclusión en los casos de falsas filiacio-
nes, utilizando:
a) Los once sistemas polimórficos.
b) Los cinco sistemas detectables a partir de una sola
técnica, la electroforesis bidimensional en gel de aga-
rosa-políacrilamída (Pi-l, alB, Pa-l, Prt-l y Prt-2).
c) Además de la electroforesis bidimensional, la elec-
troforesis en gel de poliacrilamida, que nos permite
detectar el sistema Transferrina (TO.
De las tres opciones, creemos más adecuada la ter-
cera, ya que el sistema Tf aporta una información
sustancial en la mayoría de las razas, y aunque el gel de
poliacrilamida sólo nos sirva para detectar un nuevo
sistema en relación a la electroforesis bidimensional, es
importante señalar que al poderse visualizar perfecta-
mente los sistemas alB y Pi-I, dispondríamos de un
doble control para dichos laci. Otra ventaja adicional
sería la técnica común de tinción que poseen los seis
sistemas en cuestión, rápida y relativamente económi-
ca. La probabilidad promedio, para el conjunto de las
diez razas, de detectar una filiación incorrecta se sitúa
en torno al 66,47%, oscilando entre unos valores que
van del 58,59% para la raza Ca de Bestiar hasta el 72,24%
para Podenco Ibérico, en el caso de que sólo dispon-
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gamos de un individuo por camada. Si se pueden
analizar cinco descendientes por camada, dicha proba-
bilidad se incrementa hasta el 83,30%, con unos valores
extremos del 77,22% para Ca de Bestiar y del 88,00%
para Podenco Ibérico.
Utilizando todos los sistemas disponibles, resulta
obvio que la probabilidad de detección aumenta. Si
sólo disponemos de un único descendiente, la proba-
bilidad promedio se sitúa en torno al 78,29% (72,02%
para Ca de Bestiar y 83,02% para Mastín Español), y
utilizando cinco descendientes se eleva hasta un
92,07% (88,55% para Ca de Bestiary 94,68% para Mastín
Español). Sin embargo, los cinco sistemas no incluidos
en la opción C (Sod, Lap, MPI, Alb y Pep-D), requieren
la utilización de una nueva técnica electroforética -elec-
troforesis en gel de almidón-, y cada sistema su propia
técnica específica tanto a nivel de corrido electroforéti-
ca como a nivel de tinción, lo que encarece de manera
apreciable los costes. Además, sólo dos sistemas, Albú-
mina (Alb) y Manosa fosfato isomerasa (MPI) parecen
aportar de manera apreciable suficiente información
para que pudieran ser tomados en cuenta, aunque en
el sistema MPI se añade un inconveniente adicional, al
ser sólo dicho sistema detectable en las células blancas
de la sangre, lo que implicaría una diferente, más pre-
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156 cisa y costosa recogida de muestras, así como una
distinta metodología laboratorial para el procesado y
almacenaje de dichas muestras.
Como comentario final destacar la importancia que
podría tener la creación de un "Centro de Identificación
y Verificación de Pedigrees Caninos". Identificación
genética de cada uno de los animales en los registros
de los futuros Libros Genealógicos y verificación, en su
caso, de posibles paternidades aducidas, principalmen-
te para reproductores de gran valor.
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